AMEA-nin Xabarlari (biologiya va tibb elmlari), cild 68, Ne2, sah. 37-44 (2013) 
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62 noxud nümunəsində genetik polimorfizmi tədqiq etmək üçün 15 ISSR və 30 RAPD praymerlərdən 
istifadə edilmişdir. Tədqiqat zamanı RAPD və ISSR praymerlərinin tətbiqi nəticəsində polimorfizmin 
orta qiyməti müvafiq olaraq 98% və 807o-ə bərabər hesablanmışdır. Hər iki marker əsasında 
müəyyən edilmiş genotiplərin genetik oxşarlıq indeksinin orta qiyməti 0,65-ə bərabər olmuş, klaster 
analizi nümunələri 0,27-1 oxşarlıq indeksi sərhəddində 12 əsas klasterdə qruplaşdırmışdır. Nei genetik 
müxtəliflik indeksinin orta qiyməti (RAPD və ISSR praymerlərində müvafiq olaraq 0,85 və 0,73) 
nümunələrin identfikasiyasında hər iki markerin effektiv olduğunu əks etdirir. Təcrübələr nəticəsində 
RAPD praymerlərdən OPD 02, OPD 11, OPS 09, OPD 4, OPF 03 və OPG 4, ISSR praymerlərdən isə 
UBC 880, UBC 810, UBC 808 va UBC 827 noxud bitkisinin genetik tədqiqatlarında ən effektiv 
praymerlər kimi qiymətləndirilmişdir. UBC 880 ISSR praymeri və onun SCAR (sequence 
characterized amplified region-amplifikasiya sahəsini səciyyələndirən ardıcıllıq) praymeri işləndikdən 
sonra quraqlığa davamlı noxud genotiplərinin seçilməsində istifadə oluna bilər. 


Açar sözlər: DNT-nin polimorfizmi, molekulyar markerlər, ISSR, RAPD, klaster analizi, Cicer arietinum L. 


GİRİŞ növlərarası və növdaxili variasiyanı müəyyən 

edərkən Cicer növlərinin ISSR praymerləri ilə 

Mövcud olan mədəni və yabanı bitki asanlıqla fərqləndiyini müəyyən etmişdir (Sudupak 
genofondunun pasportlaşdırılması, qorunub et al., 2002). 


saxlanılması, eləcə də ərzaq təhlükəsizliyi və 
seleksiya zamanı səmərəli istifadə olunması üçün 
molekulyar marker texnologiyası geniş şəkildə 
tətbiq olunur. Molekulyar markerlər (RAPD, ISSR, 
SSR, RFLP, AFLP və s.) ayrı-ayrı genotiplərin 
DNT ardıcıllığındakı polimorfizmini müxtəlif 
şəkillərdə üzə çıxarır, genetik variasiyanı müəyyən 
edir, bir-birinə morfolofi cəhətdən çox yaxın olan 
mədəni növləri ayıra bilir və taksonomik, 
filogenetik qohumluqları təyin edir (Lowe et al., 
1996). Bu markerlər təsadüfi (RAPD, ISSR, AFLP, 
SRAP və s.) və spesifik (SSR, SNP, CAPS və s.) 
olmaqla iki qrupa bölünür (Lowe et al., 1996). 

Noxud (Cicer arietinum L.) öz-özünə tozlanan, 
diploid (2n”16), xromosom sayına malik, 
genomunun ölçüsü 740 Mbp olan birillik bitkidir 
(Van Der Maesen, 1987). Bu bitki Leguminosae 
ailəsinin Papilionacea fəsiləsinin əsas növlərini 
özündə birləşdirən Viceae sırasının Cicer cinsinə 
daxildir (Sehirali, 1988). 

Chovvdhury və həmkərları 19 noxud genotipi 
arasında genetik oxşarlığı müəyyən etmək üçün 22 
RAPD və 22 ISSR praymerləri ilə tədqiqat işi 
aparmış, ISSR praymerlərinin RAPD praymerləri 
ilə müqayisədə daha az PZR məhsulu əmələ 
gətirdiyini, analiz olunan noxud nümunələrinin bu 
praymerlərə görə homogenliyinin yüksək olduğunu 
qeyd etmişdir (Chovvdhury et al., 2002). 

Sudapak isə ISSR praymerləri ilə noxudda 


Ahmad 75 RAPD praymerdən istifadə edərək 
birillik noxud növlərində genetik əlaqənin müəyyən 
edilməsi zamanı tədqiqat işi aparmış, bu 
praymerlərdən 8-nin 9 Cicer cinsində genom DNT 
sintez etdiyini və 115 amplikon alındığını, eyni 
zamanda hər növə spesifik bir amplikon qeydə 
alındığını bildirmişdir (Ahmad, 1999). 


MATERİAL VƏ METODLAR 


Bitki materialı və DNT ekstraksiyası. 
Tədqiqatda mənşəyi müxtəlif olan, məhsuldarlığına 
və quraqlığa davamlılığına görə bir-birindən kəskin 
fərqlənən 62 noxud nümunəsindən istifadə 
olunmuşdur. Nümunələr AMEA Genetik Ehtiyyatlar 
İnstitutunda olan Genbankdan əldə olunmuşdur. 

Noxud nümunələri sahə şəraitində becərilmiş, 
sonra hər genotipdən 2 qram təzə yarpaq 
götürülərək maye azot vasitəsilə toz halına salınmış 
və tyublara yığılaraq DNT ekstraksiyası üçün 
istifadə olunmuşdur. 

DNT-nin ekstraksiyası CTAB protokolu 
əsasında aparılmışdır (Rogers et al., 1985). İzolə 
edilmiş DNT qatılığı və təmizlik dərəcəsi 
spektrofotometrik yolla təyin edilmişdir. Hər bir 
genom DNT 20 ng/ul-o qədər durulasdirilmisdir. 

ISSR praymerlər üçün PZR reaksiyası. Hər 
bir nümunə üçün ümumi həcm 25ul olmaqla aşağı- 
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No Genotipin Ne  Genotipin Ne Genotipin 
adi adi adi 

1 Lənkəran1 22 Ordub.39 43 Flip 00-19 
2 Lənkəran 2 23 Ordub.41 44 Flip 97-32 
3 Flip 03-48 24 Qusar 43 45 Sultan 
4 Colilab.50 25 Qusar 44 46 TH 1- 04 
5 Flip 04-4 26 Filip 97-24 47 Filip 03-34 
6 Nərmin 57 27 Flip 03-22 48 . Flip 03-17 
7 Ağstafa 42 28 Bakı 30 49 Filip 04-38 
8 Ağstafa 35 29  Colilabadll 50 Flip 03-36 
9 İran 48 30 Ağdaş 18 51 Flip 03-71 
10 Cəlilabad55 31 Flip 06-18 52 Flip 04-35 
11 Sabirabad59 32 Şamaxı 25 53 . Flip 03-22 
12 Ordubad 47 33 Yardımlı 27 54 Flip 06-28c 
13 Yardimli28 34 Masallı 30 55 Flip 03-77 
14 Flip 06-8 35  Masalh 51 56 Flip 03-27 
bə Flip 06-33 36 Biləsuvar 55 57 Flip 04-16 
16 Flip 06-61 37 Lerik 33 58 Flip 06-7 
17 Abşeron 34 38 Ağstafa 36 59 Flip 06-89 
18 Flip 06-33 39 Abşeron 35 60 Flip 32-79 
19 Flip 06-161 40 Flip 22-04 61 Flip 05-19 
20 Flip 05-169 41 Flip 23-04 62 Flip 06-144 


21 Ordubad 39 42 Flip 02-88 





dakı tərkibdə PZR qarışığı hazırlanmışdır: 2.5 pl 
PZR buferi (10X NH4), 2u1 dNTP (5 mM), 2 ul 
praymer (10 uM), 1.5 ul MgCl; (50 mM), 0.2 ul 
Tag polimeraza və 20 ng ekstraksiya edilmiş genom 
DNT (5 ul). 

Reaksiya 40 əsas tsikldən, hər bir tsikl isə öz 
növbəsində 3 mərhələdən (949S-də  1dogiqo 
denaturasiya, 50-55?C temperaturda 45 saniyə 
praymerin birləşməsi və 72?C-do 1 dəqiqə zəncirin 
uzanması) ibarət olmuşdur. Başlanğıc temperatur 
9498 2 dəq, yekun temperatur isə 72°C 7 dəq qeyd 
edilmişdir. İstifadə olunmuş ISSR praymerlərin adı, 
ardıcıllığı və birləşmə temperaturu cədvəl 1-də 
göstərilmişdir. 


Cədvəl 1. İstifadə olumuş ISSR praymerlərin 
ardıcıllığı və birləşmə temperaturu 





N Praymer Ardıcıllıq (5” - 3”) T, ”C 
1 UBC-873 (GACA )4 47.4 
2 UBC-810 (GA)ST 49.2 
3 UBC-808 (AG)8C 48.8 
4 UBC-112 (GACA)4 47.4 
5 UBC-880 (GGAGA)3 46.8 
6 UBC-827 (AC)8G 47.3 
7 UBC-864 (TG)8AA 51.9 
8 UBC 859 (TG)8RC 54.0 
9 UBC-854 (TC)8RG 54.0 
10 UBC-869 (GTT)6 48.0 
11 UBC-874 (CCCT)4 51.0 
12 UBC-875 (CTAG)4 48.0 
13 UBC-877 (TGCA)4 48.0 
14 UBC-878 (GGAT)4 48.0 
15 UBC-809 (AG)8G 48.2 








RAPD praymerlər üçün PZR reaksiyası. Hor 
bir nümunə üçün ümumi həcm 25ul olmaqla 
aşağıdakı tərkibdə PZR qarışığı hazırlanmışdır: 2.5 
ul PZR buferi (10x NH4), 2u1 dNTP (5 mM), 2 ul 
praymer (10 uM), 1.5 ul MgCl, (50 mM), 0.2 ul 
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Noxud bitikisinin genetik miixtalifliyinin 


Tag polimeraza və 20 ng ekstraksiya edilmiş 
nümunə DNT-si (5 pl). Reaksiya 35 tsikldən, hər 
bir tsikl isə öz növbəsində 3 mərhələdən (94°C 
1dəqiqə, 35-37?C 1dəqiqə, 72°C 1 dəqiqə) ibarət 
olmuşdur. Başlanğıc temperatur 94°C 2 dəq., yekun 
temperatur isə 72°C 5 dəq. qeyd edilmişdir. 
İstifadə olunmuş RAPD praymerlərin ardıcıllığı, 
birləşmə temperaturu cədvəl 2-də göstərilmişdir. 





Cədvəl 2. İstifadə olumuş RAPD praymerlərin 
ardıcıllığı və birləşmə temperaturu 
Ardıcıllıq 











N Praymer (5-3) T,°C 
1 OPA19 CAA ACG TCGG 34.2 
2 OPD02 GGA CCC AACC 36.2 
3 OPDII AGC GCC ATT G 37.1 
4 OPD20 TCCTGGTCCC 34.5 
5 OPD4 TCT GGT GAGG 32.3 
6 OPG12 CAG CTC ACGA 34.7 
7 OPG14 GGA TGA GAC C 30.0 
8 OPD10 GGT CTA CAC C 30.0 
9 OPF03 CCT GAT CAC C 30.6 
10 OPC16 CACACTCCAG 31.6 
11 OPG4 AGC GTG TCT G 31.2 
12  OPJ10 GAC GCC ACA C 34.2 
13 OPG10 AAGCCCGAGG 38.7 
14 OPH 13 AGG GCC GTC T 39.2 
15 OPD 20 ACC CGG TCA C 41.2 
16 OPR2 CAC AGC TGC C 39.1 
17 OPC 19 GTT GCC AGC C 38.5 
18 OPR3 ACA CAG AGG G 39.0 
19 OPD 18 GTG ATC GCA G 32.8 
20 OPA 10 GAG AGC CAA C 31.9 
21 OPA 07 GAAACGGGTG 33.1 
22 OPA 08 GTGACGTAGG 35.0 
23 OPB-08 GTCCACACGG 34.2 
24  OPB-10 CTGCTGGGAC 35.0 
25 OPB 20 GGACCCTTAC 34.2 
26 OPE 02 GGTGCGGGAA 33.2 
27 OPN 04 GACCGACCCA 31.9 
28 OPO 05 CCCAGTCACT 35.6 
29 OPO 06 CCACGGGAAG 35.0 
30 OPO 04 AAGTCCGCTC 34.2 
Gel elektroforez analizi. Amplifikasiya 


olunmuş fraqmentlər 1.8%-li aqaroza gelində 
elektroforetik analiz olunmuşdur. RAPD və ISSR 
praymerlərlə sintez olunmuş PZR məhsulları 0.5 
uq/ml qatılıqlı etidium bromid vasitəsilə geldə 
rənglənərək "BİO-RAD gelin sənədləşdirilməsi" 
aparatında şəkli çəkilmişdir. 

Nəticələrin statistik analizi. Müəyyən bir 
amplikonun nümunədə müşahidə olunması 1, 
olunmaması isə 0 kimi nişanlanmışdır. Nümunələr 
arasındakı genetik oxşarlıq (GO) Jaccard oxşarlıq 
indeksi əsasında hesablanmışdır. 

GO = a/(a* btc) (1) 
burada: a - hər iki fərddə olan bəndlərin sayı, b - 
yalnız birinci fərddə müşahidə olunan bəndlərin 
sayı, c - isə yalnız ikinci fərddə müşahidə olunan 
bəndlərin sayıdır (Jaccard, 1908). 

Genetik müxtəliflik aşağıda göstərilmiş Nei 
düsturu əsasında 4 zonanın hər biri üçün 
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hesablanmışdır: 
H-1-2”Pi" 


burada: H - genetik müxtəliflik indeksi, P; - hər bir 
amplikonun zonalar üzrə tezliyidir (Nei, 1973). 


NƏTİCƏLƏR VƏ ONLARIN MÜZAKİRƏSİ 


ISSR marker analizi. Noxud genotiplərində 
polimorf ISSR praymerləri müəyyən etmək üçün 5 
genotipin genomu 15 praymer vasitəsi ilə 
yoxlanılmışdır. İlkin yoxlanma zamanı 5 genotipdə 
15 ISSR praymeri ilə 68 amplikon sintez olunmuş, 
onlardan 34-ü polimorf olmuşdur. 7 praymerlə 
(UBC 875, UBC 877, UBC 878, UBC 854, UBC 
859, UBC 869, UBC 874) amplifikasiya getməmiş, 
digər 8 ISSR praymer (UBC 112, UBC 808, UBC 
809, UBC 810, UBC 880, UBC 827, UBC 864, 
UBC 873) isə yüksək polimorfluq nümayiş 
etdirmişdir (Şəkil 1). Ratnaparkhe və həmkarları 
ISSR markerindən istifadə edərək, noxud və yabanı 
növlərdə genetik müxtəlifliyin müəyyən olunması 
(GA )n təkrarına malik praymerlərin orta səviyyədə 
polimorfizm göstərdiyini bildirmişdir (Ratnaparkhe 
et al., 1998). Bizim tədqiqatda da (GA )n təkrarına 
malik praymerlər (UBC 810, UBC 811, UBC 112, 
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UBC 873) 
olmusdur. 

Seçdiyimiz 8 ISSR praymer 62 noxud 
genotipində polimorfizmi müəyyən etmək üçün 
istifadə olunmuşdur. Tədqiqat zamanı ümumilikdə 
41 amplikon qeydə alınmış, onlardan 32-si polimorf 
olmuşdur (şəkil 1). Ən çox amplikon sayı UBC 810 
praymerində müşahidə edilmiş və onlardan 5-i 
polimorf olmuşdur (Şəkil 2). Ümumilikdə, 8 ISSR 
praymerindən 80% polimorfizm qeydə alınmışdır 
(cədvəl 3). 

Bhagyawant və həmkarları da noxud bitkisi 
üzərində apardıqları tədqiqat zamanı UBC 880 
praymerinin ən polimorfluq göstərdiyi və bu 
praymerin temperatura davamlı noxud nümunələrini 
fərqləndirmək üçün istifadə oluna biləcəyini qeyd 
etmişdir (Bhagyavvant and Srivastava, 2008). Bizim 
tədqiqatlarda da UBC 880 praymeri ilə yalnız 
quraqlığa davamlı genotiplordo (Flip 00-19, Flip 97- 
32, Flip 97-81, Masallı 30, Flip 22-04, Şamaxı 25, 
Ağdaş 18, Flip 03-27, Flip 04-38, Flip 97-24) 630 
n.c. uzunluğunda bir spesifik amplikonun sintezi 
aşkar olunmuşdur (Şəkil 3). UBC 880 praymeri və 
onun SCAR praymeri işləndikdən sonra onlardan 
quraqlığa davamlı noxud genotiplərinin skrininqində 
istifadə etmək olar. 


digərlərinə nisbətən daha polimorf 
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Sokil 1. UBC 873 (A), UBC 864 (B), UBC 880 (C), UBC 810 (D), UBC 809 (E), UBC 854 (F), UBC 869 (G), 
praymerlori ilə 5 noxud genotipindo aparılan PZR analizinin nəticələri. 


NÜMU 19 18051617 18092021 2225 24.25 262725 93031 3233 55 3673832 41 2245454645 maa 3 559057 q 
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Şəkil 2. Noxud nümunələrinin UBC-810 ISSR praymeri ilo amplifikasiyası nəticəsində alınmış amplikonlarin 
1,8%-li aqaroza məhlulunda elektroforetik analizi 
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Noxud bitikisinin genetik müxtəlifliyinin 





Cədvəl 3. 8 ISSR praymeri ilə əldə olunmuş amplikonların sayı, polimorf amplikonların sayı, polimorfizm (96) 


və genetik müxtəliflik indeksi (GMİ). 














Praymer Amplikonların sayı Polimorfik amplikonların sayı Polimorfizm, % GMİ 
UBC-873 4 3 75 0.60 
UBC-810 8 5 62.5 0.84 
UBC-808 5 4 80 0.84 
UBC-112 5 4 80 0.75 
UBC-811 6 4 66.7 0.67 
UBC-827 5 5 100 0.79 
UBC-864 4 4 100 0.74 
UBC-809 4 3 75 0.66 

Com 41 32 80% 0.73 

Orta qiymət 5 4 
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Şəkil 3. UBC 880 praymeri ilə sintez olunmuş PZR məhsullarının 1.8%-li aqaroza gel analizi: 5-Flip 00-19, 8-Flip 97- 
32, 10-Flip 97-81, 14-Masallı 30, 18-Flip 22-04, 20-Şamaxı 25, 22-Ağdaş 18, 23-Flip 03-27, Flip 04-38, 28- Flip 97-24 


RAPD marker analizi. Polimorf RAPD 
praymerləri tapmaq üçün 5 noxud nümunəsində 
30 praymerdən istifadə olunaraq genom DNT ilə 
PZR analizi aparılmışdır. Bütün praymerlərdə 
amplikon müşahidə olunmuşdur. İlkin yoxlama 
zamanı 166 amplikon alınmış, bunlardan 98 
polimorf olmuşdur. Bu praymerlərdən 19 
polimorfizmi aşkar edilməmiş və ya onların 
istifadəsi elektroforezdə olduqca az fərqlənən 
bəndlərin təzahürü ilə nəticələnmişdir. Digər 11 
praymer (OPA 19, OPD02, OPD 02 , OPD 10, 
OPD 11, OPD 4, OPS 09, OPG 12 OPG 14, OPF 
03, OPC 16) isə yüksək polimorfizmə malik 
olmaqla, polimorfizmin öyrənilməsində münasib 
hesab edilmiş və bu praymerlər 62 noxud 
nümunəsində genetik müxtəlifliyi müəyyən etmək 
üçün istifadə olunmuşdur (Şəkil 4). Tətbiq olunan 
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Şəkil 4. OPD 11 (A), OPD 10 (B), 
genotipindo aparilan RAPD analizinin noticolori 
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praymerlərin adı, amplikonların sayı, polimorf 
amplikonların sayı və polimorf amplikonların faizlə 
miqdarı cədvəl 4-də verilmişdir. 

Beləliklə, 62 noxud genotipində 11 RAPD 
praymerdən 77 amplikon qeydə alınmış, onlardan 76 
amplikon polimorf olmuşdur. Müəyyən olunan 
polimorfizmin qiyməti isə 80-100% arasında 
dəyişmişdir. Chovvdhury və həmkarları da 19 noxud 
nümunəsində genetik əlaqəni müəyyən etmək üçün 
22 RAPD və 22 ISSR markerindən istifadə etmiş, 
RAPD praymerlərinin ISSR praymerlərinə görə daha 
çox amplikon yaratdığını bildirmişlər (Chovvdhury et 
al., 2002). Birillik noxud növləri arasındakı genetik 
əlaqəni müəyyən etmək üçün Ahmad tərəfindən 
aparılmış digər tədqiqat işində 8 RAPD 
praymerindən 115 amplikon sintez olunmuşdur 
(Ahmad, 1999). 
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OPC 16 (C), OPD 02 (D), OPG 12 (E), praymerləri ilə 5 noxud 
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Cədvəl 4. 11 ədəd RAPD praymeri ilə əldə olunmuş amplikonların sayı, polimorfik amplikonların sayı, polimorfizm 


(79) və genetik müxtəliflik indeksi (GMI). 








Ne Praymer Ardicilliq (5? - 3’) Amplikonlarin say1 ..... sayı poca GMi 
1 OPA 19 CAA ACG TCG G 12 12 100.0 0.66 
2 OPD 02 GGA CCC AAC C 8 8 100.0 0.91 
3 OPD 11 AGC GCC ATT G 8 8 100.0 0.93 
4 OPS 09 TCCTGGTCCC 4 4 100.0 0.97 
5 OPD 4 TCT GGT GAGG 5 4 80.0 0.94 
6 OPG 12 CAG CTC ACGA 10 8 80.0 0.75 
d OPG 14 GGA TGA GAC C 3 3 100.0 0.63 
8 OPD 10 GGT CTA CACC 5 5 100.0 0.72 
9 OPF 03 CCT GAT CAC C 10 10 100.0 0.97 
10 OPC 16 CACACTCCAG 7 6 80.0 0.85 
11 OPG 4 AGC GTG TCTG 4 4 75.0 0.90 

Com - 77 76 98.7 - 
Orta qiymət - 7.0 6.9 98.6 0,85 


Apardığımız tədqiqat zamanı polimorf bəndlərin 
böyük miqdarına OPA 19 (Şəkil 5), OPG 12 və 
OPF 03 praymerləri, az miqdarına isə OPD 4 
praymeri malik olmuşdur. Bəndlərin orta sayı hər 
praymer əsasında 7 bərabər olmuşdur ki, bu da 
qeyd olunan praymerlərin DNT polimorfizminin 
təyinində effektivliyini bir daha təsdiqləyir. Bütün 
praymerlər arasında zəngin genetik müxtəliflik OPS 
09 və OPF 03, zəif genetik müxtəliflik isə OPG 14 
praymeri ilə müəyyən edilmişdir. Praymerlərlə əldə 
olunan nəticələrə əsaslanaraq təyin edilmiş genetik 
müxtəlifliyin orta qiyməti 0.85 hesablanmışdır. 
Genetik müxtəlifliyin orta qiymətinin böyük olması 
tədqiqat obyekti kimi seçilmiş genotiplərin genom 
səviyyəsində müxtəlifliyinin yüksək olduğunu 
sübut edir. Sudupak və həmkarları da Cicer cinsinə 
aid növlərin filogenetik əlaqəsinin tədqiqi zamanı 7 
RAPD praymerdən 95 amplikon sintez etmiş, bu 
amplikonların 92 polimorf olmuşdur (Sudupak, 
2002). 
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Şəkil 5. OPA 19 praymeri ilə sintez olunmuş PZR 
məhsullarının 1,8%-li aqaroza gelindo elektroforetik 
analizi 


ISSR və RAPD marker analizlərinin 
müqayisəli təhlili, 1ISSR və RAPD marker 
analizlərindən əldə edilən nəticələr həm ayrı- 


ayrılıqda, həm də birləşdirilərək SPSS proqramı 
vasitəsi ilə dendroqram qurulmuş və miiqaisoli 
təhlil olunmuşdur. Genotiplər ISSR praymeri ilə 8, 
RAPD praymeri ilə 12 klasterdə qruplaşmışdır Bu 
da RAPD praymerlərinin daha polimorf olduğunu 
göstərir. Hər iki dendroqramda Flip 32-79, Flip 05- 
19, Flip 06-144 nümunələri eyni klasterdə bir-birinə 
yaxın genetik məsafədə qruplaşmışdır. RAPD 
praymeri ilə qurulmuş dendroqramda Lonkoranl, 
Yardımlı 28, Ağstafa 35, Masallı 51 nümunələrinin 
hər biri ayrıca klasterdə yerləşmişdir. Eyni zamanda 
bu hal ISSR klasterində də qeydə alınmışdır. RAPD 
və ISSR marker analizlərində qurulmuş 
dendroqramların oxşar olması digər tədqiqatçılar 
tərəfindən də qeyd edilmişdir (Fernandez, 2002, 
Tanyolac, 2003). 

62 noxud genotipi arasında genetik oxşarlıq 
SPSS paket proqramı Jaccard oxşarlıq indeksi 
əsasında hesablanmışdır. Aparılan analizin 
nəticəsində Jaccard genetik oxşarlıq indeksinin orta 
qiyməti 0.65-ə bərabər olmuş, genetik baxımdan 
bir-birinə yaxın genotiplərin Flip 03-71 və Flip 04- 
35, Sultan və TH 1-04, Flip 97-32 və Flip 03-34, 
Flip 22-04 və Flip 04-38, Flip 00-19 və Flip 06-28, 
Flip 02-88 və Sultan, Flip 03-48 və Flip 06-33, 
Flip 06-18 və Flip 06-161, Flip 05-169 və Ordubad 
39, bir-birinə ən uzaq genotiplərin isə (genetik 
oxşarlıq indeksi 0,27 olmaqla) Lənkəran 1 və Qusar 
43, Lənkəranl və Ordubad 41, Yardımlı 28, Flip 
97-32 olduğu qeydə alınmışdır. Hər iki analizin 
(RAPD və ISSR) nəticələri birləşdirilərək UPGMA 
metodu əsasında (Unvveight Pair Group Method 
vvith Arithmetic mean) SPSS paket proqramında 
tərtib olunmuş dendroqram Şəkil 6-da verilmişdir. 
Dendroqramdan göründüyü kimi nümunələr 11 
klasterdə qruplaşmışdır. I klaster 39, II klaster 3, 
Ill, IV, V klasterlər hər biri 4, VI, VII, X və XI 
klasterlər 1, VIII, IX klasterlər 2 genotipdən ibarət 
olmuşdur. Birinci klaster 20 və 19 nümunədən 
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ibarət iki yarımqrupa bölünmüşdür. Birinci A 
yarımqrupda yerləşən nümunələrin 18-i İCARDA- 
dan introduksiya olunmuş genotiplərdir. Yüksək 
perpektivli nümunələr kimi qiymətləndirilmiş Flip 
00-19, Flip 97-32, Sultan və TH 1-04 genotipləri də 
bu yarımqrupda yerləşmişdir (Mirzəyev və b., 
2010). Birinci B yarımqrupundakı nümunələrin 10- 
u yerli, 9-u isə İCARDA-dan əldə olunmuşdur. 
Nərmin, Ağstafa 42, Lənkəran 2 və Cəlilabad 50 
nümunələri hündür boylu və yüksək məhsuldar 
nümunələr olub eyni klasterdə (V klaster) 
qruplaşmışdır. 

Nümunələrin mənşəyi ilə klasterdə yerləşməsi 
arasında ümumi əlaqə tapılmasa da, bəzi 
genotiplərdə uyğunluq müşahidə edilmişdir. Belə 
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Noxud bitikisinin genetik miixtalifliyinin 


ki, Ordubad 41 va Ordubad 39, Qusar 43 vo Qusar 
44, Flip 32-79, Flip 05-19, Flip 06-144, Flip 06-89 
və s. eyni klasterdə yerləşmişdir. Beləliklə, əldə 
olunan nəticələr, eləcə də Nei genetik müxtəliflik 
indeksinin orta qiyməti (RAPD və ISSR 
markerlərində müvafiq olaraq 0,85 və 0,73) 
nümunələrin identfikasiyasında hər iki markerin 
daha effektiv olduğunu əks etdirir. Eksperiment 
nəticəsində RAPD praymerlər arasında OPD 02, 
OPD 11, OPS 09, OPD 4, OPF 03 və OPG 4, ISSR 
markerlər arasında isə UBC 810, UBC 808 və UBC 
827 praymerləri noxud bitkisinin genetik 
tədqiqatlarında ən effektiv praymerlər kimi 
qiymətləndirilmişdir. 
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Şəkil 6. ISSR və RAPD markerləri əsasında 62 noxud genotipinin genetik 
8 p 8 
qohumluğunu əks etdirən dendroqram 
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Hasanova va b. 


Ölkəmizdə noxud bitkisi ilə aparılan 
tədqiqarlarından abiotik və biotik stress amillərinə 
davamlı yeni nümunələri müəyyən etmək üçün 
yuxarıda qeyd olunan praymerlərdən istifadə oluna 
bilər. Eyni zamanda, Jaccard oxşarlıq indeksinə 
əsasən genetik baxımdan bir-birindən uzaq 
məsafədə yerləşən genotipləri seleksiya 
proqramlarında tətbiq etmək olar. 
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Noxud bitikisinin genetik miixtalifliyinin 


Uccneqopanne l'enermaeckoro Pasnoobpa3suan Pactennit Hyta 
C Homouibro ISSR Vi RAPD MapkepoB 


C.T. l'acanona, /Lx. O;pkaray, JI.A. Amupos, A.H. MaMMazoB 
Hucmumym eeuemuueckux pyecypcoe HAHA 


C nieiibro H3yueHHS TEHETHH€CKOTO T1ONHMOpİ)H3Ma cpeyiy 62 o6pa3HoB HyTa Oburbr ucriob3oBanbi 15 ISSR 
u 30 RAPD mnpaitvepnr. B pesyiibraTe uccire;ytoBanus cpenHHİ ypoBeHb romaMopousvua Wid ISSR 4. RAPD 
npaiiMepoB cocraBgur: 98% H 80% COOTBETCTBEHHO. Cpe;giuii HH/HEKC reHeTHueckKOrTO CXOJICTBA, 
BbIABJICHHOrO Hà OCHOBe HByX MapkepoB, ÖBL paBeH 0,65, oópasubr kuacrepHoro aHa/m3a C HHHEKCOM 
reHerHueckoro CXO/ICTBa B mpezenmax 0,27-1B bur crpynmnupoBauer B 12-TH OCHOBHBIX KJlacrepax. 
CpeHHss OHEHKa uHjrekca reHerHueckoro pasuooópasus Hes (0,85 u 0,73 müs RAPD u ISSR MapKepoB, 
COOTBeTCTBeHHO) yKa3bIBa€T Ha TO, uTO OOa Mapkepa ABIAIOTCA sddbexruBHbIMH WIA wüenrudukarnun 
oópasuoB. CorzacHo pesyubTaraM 3kcnrepHMeHTOB, HaHÖo/iee ədil eKTHBHBİMH. cpeqH RAPD MwapkepoB 
oka3aucb npaitmeper OPD 02, OPD11, OPD 09, OPD 4, OPF 03 r OPG 4 , a cpeau ISSR wapkepos - 
npaitMeper UBC 808 u UBC827. IIpaituep UBC 880 ISSR u SCAR npaitwep (sequence characterized 
amplified region-ormawaronuecsa — nocuejoBareu4beHocTH  aMripDmounupoBaHHbBIX — o6Jacreii) (MO?KHO 
HCIIOJIBb3OBATb TIPH CKDHHHHT€ 3aCy XOYCTOİİHHBBIX TEHOTHTİOB HyTa. 


Konroueebie cnoea: monexyaapuoie Mapkepu, ISSR, RAPD, nonumopobusu J[HK, knacmepnət auanus, Cicer 
arietinum L. 


Investigation Of Genetic Diversity Of Chickpea Plants VVith ISSR And RAPD Markers 
S.G.Hasanova, J.Ojagi, L.A.Amirov, A.Ch.Mammadov 


İnstitute of Genetic Resourses, ANAS 


Genetic polymorphism of 62 chickpea samples have been studied using 15 ISSR and 30 RAPD markers. 
The avearge levels of polymorphism for ISSR and RAPD were found to be 98% and 80%, respectively. An 
average value for the genetic similarity index based on 2 markers was 0.65, the samples of cluster analysis 
with genetic similarity index within the limits of 0.27 to 1 were divided all genotypes into 12 main clusters. 
The mean values of Nei’s genetic diversity index (0.85 and 0.73 for RAPD and ISSR markers, respectively) 
shows, that both markers are effective for identification of chickpea genotypes. According to results of study, 
OPD 02, OPD11, OPD 09, OPD 4, OPF 03 and OPG 4 primers of RAPD markers, UBC 808 and UBC 827 
primers of ISSR markers appeared to be most effective. UBC 880 primer of ISSR and SCAR primer 
(sequence characterized amplified region) can be used in the screening of drought tolerant genotypes of 
chickpea. 


Key words: molecular markers, ISSR, RAPD, DNA polymorfism, cluster analysis, Cicer arietinum L 
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